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  Source           Number of articles 
  BMC Bioinformatics          178 
Nucleic Acids Research           175 
Bioinformatics             174 
BMC Genomics              131 
Physiological Genomics           42 
Genome Biology              41 
PLoS One              31 
Pacific Symposium of Biocomputing      29 
Genome Research          28 




































































































































































Sub‐ontology used            Count 
Biological Process only          6 
Cell Component only            1 
Function only              0 
Function and Biological Process        2 
Biological Process and Cell Component      1   
Function and Cell Component        0 























































































































































































































































































































































































































































• Cell component term      4% 
The term refers to a structural component in a cell 
• By structure, not ligand      3% 
The term defines a class according to a common structural feature, not the 
ligand a product may bind 




• Gene product        66% 
Term is the name of a gene product, or class of gene products 
• Non‐existent function      6.5% 
Term is not a function 
• Process term         10% 
Term is a process 
• Protein family        1% 
Term describes a class of proteins 
 
The preponderance of obsoletion on the grounds that the term is a gene product, 
rather than a function, is clear. 
 
A more detailed understanding was gained by analysis of the documentation; details 
and examples are given by Mayor (2010). In summary, three general mechanisms for 
processing an obsoletion are evident. 
  
First, individual terms may be suggested as candidates for obsoletion by GO curators 
or by users. These requests may be discussed by GO editors, users are given the 
opportunity to respond, and the ontology is edited or remains unchanged based on 
these discussions. 
 
Second, larger groups of terms may be proposed for obsoletion, normally by GO 
editors or annotators . These groups will be formed of related terms, such as 
functions involved in the response to viruses, and an editor may suggest large‐scale 
changes to meet the current GO standards. 
 
Third, sets of terms may be obsoleted based on a GO meeting or GO developer 
special interest group. One such example of this procedure was the obsoletion of a 
large group of peptidase‐related GO terms in 2008. These terms were previously 
acceptable, but a change to the GO standard meant that GO developers now 
considered them to represent gene products rather than true functions. The terms 
were obsoleted en masse and the reasoning recorded via a special Wiki page on the 
GO website. 
   
The obsoletion categories in the table above delineate several different types of 
discussions about standards for the Gene Ontology, and relate to particular 
problems encountered by the ontology’s architects. For each obsoletion category, 
similar kinds of arguments can be discovered by reading the detailed discussions.  
 
A recurring justification was that an existing term was either undefined, or had no 
annotations. Limited history notes (see Mayor and Robinson 2013) often make the 
reason why a term was initially added to the GO difficult to determine. As the 
ontology developed, undefined terms were flagged for potential removal and 
replaced with alternatives. The problem of undefined terms originated from the 
early development of the ontology, in which there was no requirement for term 
definitions. Current versions of GO now have complete coverage for terms with 
definitions. 
  
Some term obsoletions can be described as matters of taste. In 2004, all GO terms 
containing the word ‘chaperone’ were obsoleted because it was felt they were 
suggestive of protein transport, rather than the traditional function associated with 
chaperone proteins which is polypeptide binding and folding. The chaperone terms 
were purged from the ontology files, only for users to raise objections in 2008 that 
these did in fact represent appropriate molecular functions and ought to be 
reinstated. The call was resisted, but synonyms containing the string ‘chaperone’ 
persist in the ontology and their status with respect to the original reasoning behind 
their obsoletion as preferred names for terms is unclear. With no firm warrant to 
follow in selecting term names (see Mayor and Robinson 2013), the GO Consortium 
has seemingly obsoleted terms like ‘chaperone activity’ on what are essentially 
aesthetic grounds, rather than looking to the molecular biology literature corpus or 
appealing to expert contributors for a validation. 
   
Bowker and Star (1999) describe the work of deciding the content of a scientific 
classification system as a kind of organizational forgetting. This means that as a 
classification is created, developers decide what is going to be excluded from a 
system. Without a means to describe an object or activity with a category or class 
name, an information system cannot record that object or activity. Things without 
names are forgotten by these systems, and Bowker and Star outline two key 
processes contributing to this forgetting: clearance and erasure. Clearance excludes 
knowledge from classification systems; it is the process by which the authors of an 
information system deliberately exclude certain knowledge representations, such as 
outmoded approaches and alternate forms of domain problems. Erasure contributes 
to organizational forgetting by the deletion or omission of content from an 
information system. The failure to add this content to the system means that a part 
of an organization’s work ceases to exist. 
   
In the case of the GO, it seems that ontological realism acts as a paradigm facilitating 
clearance in the construction of this controlled vocabulary for describing gene 
products. The GO has the form of a directed acylic graph, which means that a parent 
term can have multiple children; it is hierarchical, but there can be many different 
paths from a term and through its parents to the root of the ontology. Old, 
unfashionable or disproven theories are not represented in the GO: they are deleted 
in order to render all paths in the graph as objective, as true. Obsoleted terms have 
no annotations, and therefore information systems cannot retrieve gene product 
data related to these concepts. The GO is designed to be ahistorical. Errors, dead‐
ends and discredited beliefs in the domain are purged from the ontology files by 
clearance. Term obsoletions are the work of clearance and act as the remnants of 
this work. Their remains in the ontology are a testament to old ways of thinking 
about the functions of gene products, ways of thinking which are deemed 
unscientific by the GO Consortium. 
   
Most terms are obsoleted from the Gene Ontology because they contain gene 
product names; that is to say they represent assumptions about the role of a gene, 
rather than representing a known process or function. This represents a 
contradiction in GO Consortium thinking. On the one hand, term names are treated 
as simple tags or placeholders for nodes in the GO graph. They are phrases 
commonly recognised by the user community as surrogates for the process or 
function in reality represented by a particular GO node identification number. Yet 
the molecular biology community has long used gene product names as related 
synonyms for the molecular functions carried out by those gene products. 
 
If the GO Consortium really were agnostic on the semantics of terms names which, 
according to formal ontology, have absolutely no bearing on reasoning across the 
ontology graphs, then why are gene product names cited so often as a criterion for 
eliminating GO terms? This is clearance in action. The Gene Ontology is trying to tidy 
up a somewhat sloppy habit in the biosciences, of failing to articulate a clear 
function for gene products and instead relying on gene product names to provide 
enough contextual information to imply a molecular activity.    
 
The casual way in which obsolete term names are sometimes used as related 
synonyms for replacement nodes in the graph further confuses the issue for users. If 
an obsolete term name is retained as a synonym for valid nodes in the ontology, 
then what were the grounds for its obsoletion in the first place?    
 
Other controlled vocabularies, such as MeSH and Library of Congress Subject 
Headings, have always allowed for term deletion, but invariably provide alternatives 
(Bawden and Robinson 2012 chapter 6, Humphrey 1984, Knowlton 2005). 
  
The GO’s procedure is different:  when a term is obsoleted, it is not obligatory to 
provide a new node in the GO graph as an alternative. Many terms, especially 
orphan terms (those which have never been used in annotations), are obsoleted in 
this way because, according to the GO approach, they do not represent instances in 
reality. But as previously noted, obsoleted terms can be candidates for re‐
introduction into the ontology, and many obsoleted terms persist in the ontology 
files not as secondary IDs for other nodes, but as related synonyms. 
 
It seems that we must conclude that the nature of term obsoletion in the GO, 
justified by ontological realism and the exclusion of certain classes of concepts, 
makes it difficult for users to understand why terms have been deleted, and whether 
any alternative exists for indexing such concepts if needed. 
 
Finally, in this section, it is worth mentioning the role of erasure in the Gene 
Ontology, as it is subtly different to this process of clearance described above. 
Erasure, in the manner described by Bowker and Star (1999), is the deletion or 
omission of content from an information system. In the context of the GO, it can be 
seen in the process of annotating gene products. In creating an annotation, i.e. 
choosing a GO term to associate with a protein or transcript entry in a database, all 
the rich and complex empirical data created in establishing an association is lost. The 
debates, contentions and theoretical context in which biological facts are discovered 
are deleted in the implementation of the GO. By this omission, a scientific 
classification like the GO drastically simplifies the scientific record, reducing it to a 
single association between a GO term and an entity in a database. With effort this 
scientific record can perhaps be re‐created, but as an information system the GO 
model enables institutionalised forgetting via erasure. 
 
Ontological realism has guided the GO developers to create a highly rarefied model 
of current knowledge in molecular biology. This model is ideally suited to aiding 
computer‐based reasoning, as well as automatically creating new annotations to 
databases entities like putative proteins for which there is currently no functional 
information. However, in taking this approach, the GO necessarily ignores the rich 
and varied ways in which biologists understand theoretical problems and, more 
importantly, conceive new ideas. The GO’s stance assumes that basic statements can 
be established as incontrovertible truths within the ontology and, based on a 
process of careful expansion, correction and elimination, an entirely true, objective 
model of knowledge in molecular biology can be constructed using the rules of 
ontology.  This is contradicted by the occurrence within the GO of such issues as the 
use of gene product names as ‘placeholders’ for complex concepts, the 
compounding of function and anatomical location, and a lack of clarity as to what is 
understood as a molecular function and what as a biological process. 
 
The GO procedures for term obsoletion are intended to make the ontology ‘more 
true’. The idealistic intention is that, at some distant point in the future, reality will 
be perfectly mirrored in the networks of ontology nodes and relations. Yet as a 
vocabulary representing the knowledge of biologists, the ontology makes no effort 
to capture the idiosyncratic, the hypothetical, the varied ways in which working 
biologists understand concepts. The seemingly objective, empirical rules governing 
what ought to be excluded from the GO are tentative at best, and – as is seen from 
the discourse analysis and other aspects of this study – to a significant degree 
subjective, and socially constructed. 
  
Conclusions 
 
A preceding paper (Mayor and Robinson 2013) showed that, although the GO is 
developed on an explicitly objective basis of ontological realism, its structure and 
terms were in some respects similar to the more subjective structure and concepts 
found in LIS controlled vocabularies. This paper gives support to this idea, showing 
that subjectivity of viewpoint and social factors play a significant part in the way in 
which the ontology is developed and applied, so that the practice, particularly in 
terms consistency, does not always match the principles.  
 
This should not be taken as a criticism of the GO, whose wide use testifies to its 
success. Rather it is to argue that its basis in ontological realism, and in turn in a 
realist and pragmatic epistemological understanding of concepts, may be too 
limiting. It fails to recognise the multiplicity of perspectives and viewpoints which are 
evident in a domain as formal and objective and molecular biology. In particular it 
severely limits the scope of the ontology to support innovation and conceptual 
novelty.  That the GO works as well as it does is undoubtedly due to the expertise of 
its annotators and curators, using, as we have seen, a necessary degree of 
subjectivity and personal perspective. As Leonelli, Diehl, Christie, Harris and Lomax 
(2011, p.6) put it “expert judgement and manual intervention by curators appears 
key to the appropriate development of an ontology”.    
 
In envisaging how the GO, and similar scientific ontologies, might be developed to 
overcome such limitations, it is not at all necessary to abandon the objectivity at 
their root. Rather, ontologies might be extended so as to be pluralistic while 
remaining objective, accepting that there is no single way to describe the complexity 
of their domain; for the GO, this means no single way to classify all biological 
functions. This idea is developed further by Mayor (2012), and has similarities with 
the idea of an ontology as a kind of classificatory theory (Leonelli 2012). 
 
Finally, we may note that any such development would lead to bio‐ontologies 
treating concepts in a manner more akin to that in LIS controlled vocabularies. As 
suggested in the preceding paper (Mayor and Robinson 2013), it is likely both kinds 
of vocabulary have something to learn from the other. 
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